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研究成果の概要：琵琶湖産野生型コイは、大陸のコイとは遺伝的に明瞭に異なる特異な系統で

ある。ところが、琵琶湖には大陸に由来する飼育型コイが何度も放流されており、交雑による

遺伝子汚染が懸念されている。そこで本研究では、野生型コイを遺伝的に識別する核 DNA マ
ーカーを新たに複数個開発し、琵琶湖におけるコイの交雑状況を調べた。その結果、20m以深
の深層には、比較的純粋な野生型集団が残存していることが判明した。 
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１．研究開始当初の背景 
 琵琶湖には、体高の高いコイから体高の

低い(細長い)コイまで、様々な体型のコイ

が生息している。100年以上前から、体高

の高いコイは放流魚かその子孫、細長いコ

イは琵琶湖在来の系統と考えられ、前者は

「飼育型」、後者は「野生型」と呼ばれて

きた。しかしその一方で、欧米の研究者の

間では「日本のコイは疑いなく中国から移

入されたものでる」(Jordan and Fowler, 

1903)と考えられていた。 

 欧米の研究者の見方に従うと、琵琶湖の

コイは飼育型だけでなく野生型も中国か

ら移入したものとなる。しかし、研究代表

者らがミトコンドリア (mt) DNA を用い

て分子系統学的解析を行ったところ、琵琶

湖の野生型コイは中国やヨーロッパ大陸

に生息するコイとは遺伝的に明瞭に異な

っており、古くに大陸の系統と分岐した日

本固有の系統であることが明らかとなっ

た (Mabuchi et al. 2005)。一方、飼育型

は、そのほとんどが大陸産のコイと同様の
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mtDNAを持つことが、その後の研究により

判明した(Mabuchi et al. 2008)。 

 研究代表者らによる以上の研究により、

琵琶湖の野生型コイは、世界的にも貴重な

系統であることが明らかになった。しかし、

その一方で、近年の琵琶湖では飼育型コイ

の放流が盛んに行われ、細長い野生型コイ

は漁師や釣り人からもほとんど目撃され

なくなり、代わりに、体高の高い典型的な

飼育型個体や、それと野生型との中間的な

体型を持つ個体が多く観察されるように

なっていた。この状況から、琵琶湖の野生

型コイは、飼育型コイと交雑し、純粋な野

生型は非常に少なくなっている可能性が

懸念された。ところが、交雑の状況を調査

するための核DNAマーカーはまだ開発され

ておらず、遺伝的な調査は全く行われてい

なかった。 

 
２．研究の目的 
 世界的に貴重な系統である琵琶湖の野

生型コイを適切な方法で保全するために

は、まず、放流された飼育型コイからの遺

伝的影響を詳しく把握することが第一に

必要と考えられた。そこで本研究では、野

生型と飼育型を区別し、両系統の交雑の程

度を把握できる複数の核DNAマーカーを開

発することを第一の目的とした。さらに、

それらを用いて琵琶湖のコイの分布状況

と交雑状況を明らかにし、野生型の保全に

向けた基礎データを得ることを第二の目

的とした。 

 
３．研究の方法 
(1) 基準となる個体の選定 

 野生型の形態的特徴は細長い体型にあ

るが、この特徴の変異は連続的であり、飼

育型との境界は明瞭でない。従って、野生

型の基準となる個体の選定は、体型には基

づかず、より確実に判定できるmtDNAの型

を基準にして行った。具体的には、まず、

琵琶湖の全域から得た800以上の個体 (コ

イヘルペスにより大量斃死した約100個体

を含む) についてmtDNAの型判別を行い、

ほとんどの個体が野生型のmtDNAを持つ地

域（あるいはサンプル群）を特定した。そ

して、その地域あるいはサンプル群に属す

る個体のうち、野生型のmtDNAをもつもの

を野生型の基準とした。一方、飼育型の基

準としては、ヨーロッパと中国・台湾で採

集された個体（合計30個体）を用いた。 

(2) 核DNAマーカーの探索 

 上述のように選定した基準個体を用い

て、核ゲノム中の一塩基変異（SNP）を調

べた。調べるゲノム領域としては特に、繰

り返し配列に隣接する領域（マイクロサテ

ライト部位隣接領域）に注目した。なぜな

ら、マイクロサテライト部位とその隣接領

域を増幅するプライマーは、マイクロサテ

ライト部位の多型を調べるための情報と

して既に多数報告されていたからである

（なお、本研究において、マイクロサテラ

イト部位の多型でなく、それに隣接する領

域のSNPを調べた理由は、前者は後者より

ホモプラシーが起き易いと報告されてい

いたためである）。マイクロサテライト部

位とその隣接領域を増やすプライマーと

しては、既に報告されていたものに加えて

独自に開発したものも用いた。これらによ

ってPCR増幅したDNA断片について、その塩

基配列をダイレクトシーケンス法によっ

て調べ、野生型と飼育型の基準個体間で違

いのある塩基座位を探索した。 

(3) 簡易識別法の開発 

 野生型に特徴的なSNPが検出された座位

については、一度のPCR反応でできるだけ

多くの連鎖していない座位が調べられる

よう、プライマーの組合せを探索し、最小

回数のPCR反応で最大の解析座位数を稼げ

るような実験条件を探索した。 

(4) 琵琶湖における交雑状況の把握 

 開発した核DNAマーカーを用いて、琵琶

湖の各地から得た個体の交雑状況を解析

し、場所によってどのような違いがあるの

かを調査した。 

 



 

 

４．研究成果 

(1) 基準となる個体の選定 

 琵琶湖の全域から得た800以上の個体に

ついてmtDNAの型判別を行ったところ、野

生型mtDNAの頻度は水深20mより深いとこ

ろで80％以上と高く、それより浅い領域で

は50％以下と低いことが判明した。また、

コイヘルペスで大量斃死した個体では90%

以上と非常に高いことも判明した。以上の

結果から、野生型の基準としては、コイヘ

ルペスで斃死したものの中で野生型の

mtDNAを持っていた個体を用いることとし

た。 

(2) 核DNAマーカーの探索 

 野生型と飼育型を区別できる座位とし

て、合計で５つの座位が得られた。 

(3) 簡易識別法の開発 

 上で得られた５座位は全て、1本の反応

液の中で同時にPCR増幅できた。また、こ

れらの座位は全てダイレクトシーケンス

により調べることができた。従って、この

５座位を調べる際には、1個体について1回

のPCR反応を行えば、後のシーケンス反応

に直接用いることができ、比較的少ない行

程でSNPの判別ができた。 

(4) 琵琶湖における交雑状況の把握 

 開発した核ゲノムマーカーを、琵琶湖各

所から得た個体に適用したところ、大部分

の個体は野生型・飼育型に特徴的なSNPを

併せ持っていた。しかし、深度によって両

型のSNPの比率は明瞭に異なり、20m以浅の

浅場で採集された個体の多くでは、5つの

マーカー座位の大部分が飼育型のSNPで占

められていたのに対し、20m以深の深場の

個体では、マーカー座位の大部分が野生型

のSNPで占められていた。このような傾向

は、上で述べたミトコンドリアDNAハプロ

タイプの出現傾向と非常に整合的である

と評価できた。 

 以上の結果から、現在の琵琶湖における

コイの交雑状況は以下のように推察され

た。琵琶湖内では野生型コイと飼育型コイ

の交雑が起こっているが、交雑の程度は深

度によって異なり、20m以浅では飼育型の

遺伝的影響が強いが、20m以深では飼育型

の遺伝的影響は少なく、比較的純粋に近い

野生型集団が残存している。 

 

 本研究により、琵琶湖の20m以深には、

野生型コイの保全上非常に重要な個体群

が存在することがわかった。野生型コイの

種内における系統的な特異性を考えると、

この琵琶湖の「深層部」は、世界的に貴重

な生息地であるといえる。 

 本研究により、琵琶湖深層のコイ個体群

の重要性が明らかになったが、その一方で

新たな問題も提出された。すなわち、「な

ぜ20m以深に限って比較的純粋に近い野生

型が残されているのか」という問題である。

この問いは、野生型の適切な保全策を考え

る上でも重要だが、野生型と飼育型の生活

史の違いなど、純粋に生物学的な観点から

も大変興味深い問題を含んでいる。今後の

研究を進めて行く上で重要な問いになる

だろう。 
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